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Ⅰ 要  約 

 

沖縄県家畜改良センター（以下改良センター）におけるランドレース種集団 92 頭を用いて，分子機能

に影響を与え，豚の抗病性改良の DNA マーカーとして有用性が高いことが想定される TLR5（1205C/T），

NLRP3（2906A/G），NOD1（1922G/A あるいは 2752G/A），NOD2（2197A/C）の抗病性遺伝子の遺伝型の分布

を検証した。TLR5 の機能低下型（1205T）の頻度は 11.4%と，一般的な集団での頻度を大幅に下回った。

NOD1 及び NLRP3 では，一般的な集団と同様に多様性が見られた。NOD2 では，他の一般的集団ではほとん

ど見られない機能亢進型が観察された。また，生産形質と抗病性遺伝子の相関について，生産形質に負

の影響を与えることがないことも明らかとなった。以上から，改良センターにおけるランドレース種集

団の抗病性遺伝子の遺伝子型分布の特徴が解明され，種豚選抜の際に抗病性改良 DNA マーカーの活用が

可能であることが示唆された。 

 

Ⅱ 緒  言 

 

 養豚業において感染症は生産性を損なう主要な原因であり，その対策は急務である。抗菌剤の使用が

制限されている現在の状況下においては，豚自体の遺伝的抗病性を向上させることが重要である。これ

までに，感染最初期にマクロファージ等の自然免疫細胞に発現しているパターン認識受容体と呼ばれ

る分子が病原体を認識し，抗体等の獲得免疫系も含めた宿主の免疫系を活性化し病原体の排除を促進

することが明らかになっている１）。また，豚のパターン認識受容体遺伝子で数多くの多型が存在し，ま

たその多くが受容体分子の病原体認識等の分子機能に関与する部分に集中しており，それらの多型の中

のいくつかは実際に病原体の認識等の分子機能に影響を与えている２，３）。さらには，パターン認識受容

体の一つであり細菌の鞭毛タンパク質の認識に関連性を有するものや，ワクチン接種後の特異的抗体価

と関連性を有するものが商用豚品種中に広く高頻度で存在することも明らかとなっている４，５）。そこで，

パターン認識受容体遺伝子のうち，抗病性改良 DNA マーカー候補としての有用性が高いことが想定され

る TLR5（1205C/T），NLRP3（2906A/G），NOD1（1922G/A あるいは 2752G/A），NOD2（2197A/C）の多型につ

いて遺伝型決定の検討，生産形質および抗病性改良 DNA マーカーとの関連性についての検証を行った。 

  

Ⅲ 材料および方法 

 

１．期間，場所および供試豚 

 調査は 2018 年 7 月から 2021 年 12 月にかけて行い，改良センター産のランドレース種 92 頭を供試豚

とした。 

２．調査項目および方法 

1)遺伝型決定 

DNA 抽出は，供試豚の組織片をプロティナーゼ K（10mg/ml:和光純薬工業株式会社製）が含まれた抽出

バッファー（1.2%SDS,12.0mM EDTA,100mM Tris-HCl[pH8.5],0.5%NP-40)で溶解後，フェノール－クロロ

ホルム法にて精製し，イソプロパノール沈殿法で行った。遺伝型決定は，豚の抗病性改良 DNA マーカー

候補としての有用性が高いことが想定される TLR5（1205C/T），NLRP3（2906A/G），NOD1（1922G/A あるい

は 2752G/A），NOD2（2197A/C）の多型について行った。遺伝型決定は農研機構へ委託した。 
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2)生産形質 

 生産形質はデータ提供のあった 16 頭について，一日平均増体量（DG）および飼料要求率を調査した。                                                                                                                                      

3.統計処理 

 T 検定を行った。 

 

Ⅳ 結果および考察 

 

表 1 にパターン認識受容体の機能１）を，表 2 に豚の主要品種における抗病性改良 DNA マーカー候補の

遺伝型分布３）を，表 3 に供試豚の抗病性改良 DNA マーカー候補の遺伝型分布を示した。TLR5-1205 の機

能低下型（1205T）の頻度は 10.9%であり，県外の集団での頻度を大幅に下回るものであった。TLR5 の

機能低下型については，サルモネラ菌の実験感染により下痢スコアの悪化あるいは排菌量の増加が見

られるなど抗病性の観点で不利な遺伝型であることが明らかとなっているが４），供試したランドレー

ス集団は，何らかの選択圧が働き，下痢に対する抵抗性の低いタイプが排除されている可能性が考え

られた。本 SNP は例えヘテロ型であっても下痢に対する抵抗性の点でやや不利であると想定されてお

り，肉豚が交雑豚として生産されることを考慮しても，TLR5-1205T を集団中から排除する，ないし低

頻度に維持しておくことは有意義であると考えられる。NLRP3-2906 及び NOD1-2752 については，他の

ランドレース種集団と同様に多様性が見られた。NOD1-1922 については通常型（機能亢進型）のみが観

察され，機能低下型は存在しなかった。NOD2-2197 の機能低下型（2197A）の頻度は 79.9％であった。す

なわち，機能亢進型が 20.1％存在しており，県外集団３，６）より高頻度で観察された。 

 

表１　パターン認識受容体とその機能

分子

TLR5

NLRP3

NOD1

NOD2

機能

フラジェリン(鞭毛タンパク質)を認識

様々な細胞・ミトコンドリアストレスに応答

ペプチドグリカンの一部(iE-DAP)を認識

ペプチドグリカンの一部(ムラミルジペプチド)を認識
 

 

表２　豚主要品種における抗病性改良DNAマーカー候補の遺伝型分布

L W D B

TLR5-1205 50.0 0 0 0

NLRP3-2906 83.3 93.8 100.0 75.0

NOD1-1922 0.0 0 34.4 0

NOD1-2752 27.7 61.5 40.6 69.8

NOD2-2197 100.0 83.3 53.1 90.6

抗病性マーカー候補
品種毎の機能低下型の頻度（％）
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表３　Ｌ種豚集団における抗病性改良DNAマーカー候補の遺伝型分布（n=92)


TLR5-1205 C T 73 18 1 10.9 50.0

NLRP3-2906 G A 9 38 45 69.6 83.3

NOD1-1922 G A 92 0 0 0.0 0.0

NOD1-2752 G A 58 30 4 20.7 27.7

NOD2-2197 C A 3 31 58 79.9 100.0

＊[(ヘテロ÷2)＋機能低下型]／92×100％

＊＊表2より抜粋

機能
低下型
ホモ

沖縄県における
機能低下型の
頻度（％）＊

県外における
機能低下型の
頻度（％）＊＊

抗病性マーカー候補
機能

亢進型
機能

低下型

機能
亢進型
ホモ

ヘテロ

 

表 4 から 7 に各抗病性改良 DNA マーカーと生産形質との関連性を示した。表 4 の TLR5-1205 におけ

る生産形質について，機能亢進型（CC）とヘテロ（CT）の間に有意な差はみられなかった。表 5 の NLRP3-

2906 と生産形質について，機能亢進型（2906G）を有する個体（AG）が機能低下型ホモ接合体個体（AA）

と比較して飼料要求率が改善する傾向が見られた（P＜0.1）。表 6 の NOD1-2752 と生産形質について，

機能亢進型（GG）とヘテロ（AG）の間に有意な差はみられなかった。表 7 の NOD2-2197 と生産形質につ

いて，機能低下型（AA）とヘテロ（AC）の間に有意な差はみられなかった。なお，NOD1-1922 は全ての

個体で機能亢進型(GG)であったため，生産形質との比較検討は行わなかった。 

 

表４　TLR5-1205と生産形質との関連性

機能亢進型（CC) ヘテロ（CT）

n=12 n=4

日増体量（g） 1020.3±68.7 1099.1±103.7 ns

飼料要求率 3.01±0.15 2.91±0.11 ns

項目

遺伝型

有意差

 

 

表５　NLRP3－2906と生産形質との関連性

機能低下型（AA) ヘテロ（AG）

n=11 n=5

日増体量（g） 1035.5±27.7 1072.5±38.0 ns

飼料要求率 3.09±0.08 2.88±0.14 P<0.1

項目

遺伝型

有意差

 
 

表６　NOD1-2752と生産形質との関連性

機能亢進型（GG) ヘテロ（AG）

n=9 n=6

日増体量（g） 1061.2±68.7 1050.8±25.9 ns

飼料要求率 3.03±0.14 2.95±0.16 ns

項目

遺伝型

有意差
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表７　NOD2-2197と生産形質との関連性

機能低下型（AA) ヘテロ（AC）

n=5 n=10

日増体量（g） 1037.1±49.4 1083.7±51.7 ns

飼料要求率 2.93±0.15 2.99±0.14 ns

項目

遺伝型およびn数

有意差

 
 

 以上のことから、沖縄県家畜改良センターにおけるランドレース種集団の抗病性改良 DNA マーカーに

ついて遺伝子型分布の特徴が明らかとなった。また，ランドレース種集団において，TLR5-1205 の機能

低下型の頻度が低く維持されている等，感染症抑止の点で好ましい状態となっていることが示唆された。

さらに，生産形質と抗病性改良 DNA マーカーの相関については，検定頭数の関係上，明確な関連性は観

察されなかったものの，NLRP3-2906 について，飼料要求率が改善する傾向にあった。抗病性改良 DNA マ

ーカーと疾病に関連する生産形質について，豚サーコウイルス 2 型が浸潤した豚群での斃死や成長阻害

防止効果７）や，豚胸膜性肺炎およびマイコプラズマ性肺炎抑制効果について報告されていることや７，８），

抗病性改良 DNA マーカーによる選抜が生産形質に負の影響を与えることがないことも明らかとなってき

ている。これらのことから，本県においても抗病性改良 DNA マーカーを選抜指標として活用することが

可能であるものと考えられた。 
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